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遺伝子 AtPLIM2s に着目し、それらの遺伝子機能について詳細な解析を行った。 
 




植物の糖代謝における鍵因子の 1 つである UDP-glucose (UDP-Glc)は 2 つの異なる
経路により生成される。1つは UDP-glucose pyrophosphorylase (UGPase)依存的な反応
経路で、glucose 1-phosphate (Glc 1-P)と UTP により UDP-Glcと phosphateを合成する
可逆反応により生成される。もう 1つは sucrose synthase (SuSy)依存的な反応経路で、
スクロースからフルクトースと UDP-Glcを合成する可逆反応により生成される。これ
らの代謝経路により生成された UDP-Glc はカロース(β-1, 3-glucan)とセルロース(β-1, 
4-glucan)合成における基質として利用されている(図 1-1.)。UDP-Glc 生成に必須であ
























二重変異体 atugp1 atugp2 をスクロース添加培地で育成すると植物体の矮小化は回復
したが花粉不稔は回復しなかったのに対して、UDP-Glc添加培地で育成した二重変異
体 atugp1 atugp2 は花粉不稔も回復した。加えて、通常条件下とスクロース添加培地
で育成した野生型、二重変異体 atugp1 atugp2 の UGPase活性、UDP-Glc含有量をそれ
ぞれ測定したところ、二重変異体 atugp1 atugp2 の UGPase活性は野生型と比較して通
常条件下、スクロース添加培地の両方で低下していたが、UDP-Glc 含有量の減少は通
常条件下で育成した二重変異体 atugp1 atugp2 でのみ減少していた。これらのことか
ら、栄養成長では SuSy 経路と UGPase 経路の両方が機能して UDP-Glc を生成してい
るのに対し、生殖成長では UGPase経路のみが機能している可能性を示唆した。 
 
図 1-2. 野生型と二重変異体 atugp1 atugp2 における葉の比較. 
A: 野生型(上)と二重変異体 atugp1 atgup2 (下)の発達に伴う葉形態の変化。 
B: 走査型電子顕微鏡(SEM)による野生型(左)と二重変異体 atugp1 atugp2 (右)の葉形態
の比較。野生型、二重変異体 atugp1 atugp2 ともにロゼット第 4葉中間の表皮細胞(図 
1-3. Aにおいて赤枠で示した)。赤線は孔辺細胞、黄色線は parvement cell をそれぞれ
囲んでいる。 
 
図 1-3. 透過型電子顕微鏡(TEM)による野生型(A - C)と二重変異体 atugp1 atugp2 (D - 
F)における葯発達の観察. 
野生型(A - C)と二重変異体 atugp1 atugp2 (D - F)の花粉減数分裂期(A, D)、花粉四分子
期(B, E)、花粉一核期(C, F)を観察した。MMC: 花粉母細胞、Tds: 四分子、ATds: 異常
四分子、MSp: 小胞子、AMSp: 異常小胞子。 
  
第二章 シロイヌナズナのアクチン結合タンパク質 LIM 遺伝子群における花粉特異









ており、植物では 4つのアクチン結合タンパク質(ABPs)ファミリー(villins, formins, 
fimbrins, LIM domain proteins)が知られている。 
LIMs は、ABPs の中でも近年になって見出されてきた ABP ファミリーで、アクチ
ンフィラメントと直接的に相互作用することが示唆されている。植物の LIMs は植物
体全体で発現するWidely express LIM genes (WLIMs)と花粉特異的もしくは花粉で強く
発現する Pollen express LIM genes (PLIMs)がそれぞれサブファミリーとして分類され
ており、シロイヌナズナ以外にもヒマワリ、タバコ、ユリやイネなどで同定されてい







しべ内における花粉管伸長の in vivo観察を行った。 
 
結果・考察 





て、野生型と AtPLIM2c, 2a 抑制個体で相互交配をしたところ、AtPLIM2c, 2a 抑制個体
の花粉を使用した場合のみ、種子数の減少と長角果下部における種子欠損が見られた
ことから、AtPLIM2c, 2a が花粉側で機能していると考えた。そのため、AtPLIM2c, 2a
抑制個体と野生型の花粉培地上での花粉発芽率および雌しべ内における花粉管伸長















図 2-2. 野生型とAtPLIM2c, 2a抑制個体(line 2c-5)の雌しべ内における花粉管平均長の
継時的変化の比較. 
実線は野生型を、破線は line 2c-5をそれぞれ示した。アスタリスク(*)では、各経過時






連遺伝子である AtUGPase1, 2とアクチン結合タンパク質遺伝子 AtPLIM2sをモデルに
それらの遺伝子機能について解析を行った。その結果、花粉発達における糖代謝シス
テム、花粉発芽、花粉管伸長におけるアクチン結合タンパク質の生物学的機能につい
て、それぞれ知見を得ることができた。これらの成果は、雄性生殖機構において基盤
となる重要な知見であり、今後、大規模かつ網羅的な遺伝子発現情報を基にしたオミ
ックス解析による生殖機構全容の包括的解析を進める上での一助になると考えた。 
 
